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ÖZET 
Şarka Hastalığı etmeni olan Plum Pox Virüsü (PPV), Potyviridae familyasına bağlı olup, yaptığı zararlar ve 
sosyal etkileri bakımında sert çekirdekli meyvelerin en önemli hastalıklarından biridir [1]. Son 30 yılda 10 
milyar dolar eknomik zarar yapmıştır [2]. Virüsün kontrolü Avrupa‟da mümkün olamadığından, dayanıklı 
çeşitlerin elde edilmesi ve dayanıklılığın moleküler genetiğini belirlemek, kayısı ıslahı çalışmalarının ana 
hedefi olmuştur. Islah programlarında, hastalığa duyarlı Avrupa çeşitleri hastalığa dayanıklı Kuzey Amerika 
çeşitleri ile melezlenmektedir. Stark Early Orange, Goldrich, Harcot, Harleyn ve Stella çeşitleri yaygın 
olarak kullanılan dayanıklı ebeveynlerdir. Segregasyon popülasyonlarından elde edilen fenotipik değerlere 
göre bazı araştırıcılar dayanıklılığın tek genle kontrol edildiğini ifade ederken, bir çok çalışma dayanıklılığın 
kantitatif özellikte olduğunu savunmaktadır. Moleküler haritalama ve fenotiplemenin birlikte yürütüldüğü 
çalışmaların birçoğu birinci bağlantı gurubu (BG) üzerinde, tek bir major lokusun dayanıklılığı büyük 
oranda kontrol ettiğini belirtmektedir. 3. ve 5. bağlantı gruplarının üzerinde birer minör lokusun bulunması 
dayanıklılığın çoklu genlerle kontrol edildiğini göstermektedir. Çok sayıda bireye sahip bir melez 
populasyonun genotipik ve fenotipik olarak taranması ve doygun bir genetik haritanın yapılması major 
lokusdaki genin izolasyonuna olanak sağlayacaktır. Bu derleme çalışmada kayısıda şarka dayanıklılık 
genetiğini belirlemek üzere yapılan araştırma sonuçları özetlenmektedir. 
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ABSTRACT 
 
Sharka disease is caused by Plum Pox Virus (PPV) which belongs to Potyviridae family. It is accepted as 
one of the most harmful diseases of stone fruits considering economic and social impacts [1]. The cost 
caused by the disease for the last 30 years was estimated to be 10 milyar euros [2]. The protection methods 
have not been affective to halt the spread of the disease in Europa.  Understanding molecular mechanism of 
the disease resistance and breeding resistant varieties have become promising objective in apricot breeding 
programs. European apricot breeding programs initiated breeding programs crossing the resistant North 
American cultivars with the susceptible European cultivars. Stark Early Orange, Goldrich, Harcot, Harleyn, 
and Stella are the main cultivars used as resistance donor in the breeding programs. Having considered 
phenotypic anaylsis of segregation population some researchers proposed single gene for the resistance 
while many researches reported multiple locus for the resistance. Most of the apricot molecular maps 
constructed with phenotypic data revealed a major QTL on linkage group 1 and two small loci on LG3 and 
LG5, respectively. 
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Giriş 
 
PPV‟nin etmeni olduğu Şarka Hastalığı Akdeniz ülkelerinde 
sert çekirdekli meyvelerde en fazla zarar yapan hastalıklardan 
biridir. Yaprak bitleri ile taşınan hastalık ilk olarak 1915 
yılında Bulgaristan‟da tespit edilip, hatalığın viral olduğu 
1932 yılında rapor edilmiştir [3]. „Şarka‟ (Sharka) hastalığın 
Slavca‟sı olup, İngilizce‟de „Plum pox’ olarak 
adlandırılmaktadır.  
 
Türkiye, dünyada önemli sert çekirdekli meyve üreticisi ve 
ihracatçısı konumundadır. Özellikle dünya kurutmalık kayısı 
pazarının %70‟ine Türkiye hâkimdir. Sosyal açıdan da bir o 
kadar önemli olan kayısı ile geçinen aile sayısı sadece 
Malatya‟da 50 binin üzerindedir. Bu durum göz önünde 
bulundurulduğunda Şarka Hastalığı Türkiye kayısı tarımı ve 
buna bağlu endüstürisi için önemli bir tehdittir. Amerika ve 
Kanada bu tehditi çok iyi fark edip, üniversite – üretici – 
Tarım Bakanlığı iş birliğinde yürütülen çalışmalarla hastalık 
eradike etmişlerdir [4].  Türkiye ve Avrupa ülkelerinde 
hastalık eradike edilemeyecek boyutlardadır. Şarka 
çalışmalarında hastalığın epidemolojisinin anlaşılması, virüs 
genlerinin işlevlerinin bulunması, dayanıklı çeşitlerin 
geliştirilmesi, dayanıklılığın genetik mekanizmasının 
anlaşılması ve dayanıklılık genlerinin izolasyonu üzerine 
odaklanılmıştır. Hastalıkla mücadelede Türkiye ve Avrupa 
ülkelerinde dayanıklı çeşitlerin geliştirilmesi en ümit var 
yaklaşım olmuştur.  
 
Avrupa kayısı çeşitlerinde şimdiye kadar hastalığa 
dayanıklılık kaynağı tespit edilememiştir. Buna karşın Kuzey 
Amerika çeşitlerinin bazıları dayanıklı bulunmuştur. Bu 
dayanıklılığın Orta Asya orijinli kaynaklardan geldiği tespit 
edilmiştir [5]. Islah çalışmalarında yaygın olarak dayanıklı 5 
Kuzey Amerika çeşiti (Stark Early Orange, Goldrich, Harcot, 
Harleyn, Stella) kullanılmaktadır. Şeftalide dayanıklılık 
kaynağının keşfedilememiş olması ve erikte çok sınırlı sayıda 
dayanıklılık bulunması sert çekirdekli meyveler grubunda 
Şarka çalışmalarının kayısı üzerinde yoğunlaşmasına neden 
olmuştur. Kayısı dayanıklılığının anlaşılması ve keşfedilecek 
genler şeftali ve diğer sert çekirdeklilerde dayanıklılığın 
anlaşılmasına ve homolog genlerin keşfine olanak 
sağlayacaktır. Bu derleme makalede öncelikle kayısı, Şarka 
hastalığı ve Plum pox virüsünde yapılan son çalışmalar 
özetlenmiş, daha sonra dayanıklılığın genetiği, haritalamada 
kullanılan SSR markırlar, moleküler haritalar ve 
dayanıklılığın moleküler genetiği tartışılmıştır. 
 
Türkiye’de Kayısının Önemi ve Yeri   
 
Kayısı taksonomik olarak Rosaceae sınıfında, Prunus L., 
taksonunun altında yer alır. Dört kayısı türü mevcuttur; bütün 
dünyada kültürü yapılan P. armeniaca L.; Sibirya kayısısı, P. 
sibirica L.; Mançurya kayısısı P. mandshurica (Maxim.); 
Japon kaysısı P. mume (Sieb.) Sieb. Et Zucc. Kültür kayısısı 
P. armeniaca‟nın farklı çeşitleri dünyada yayılmış olup, 
ekonomik olarak kayısı üretiminin yapıldığı en önemli türdür. 
Diğer türler genellikle anavatanlarında, doğal yaşam 
habitatlarında yaygındırlar. Kayısıda diploid kromozom sayısı 
2n=16 olup, türler arası melezler de mevcuttur [6].  Dünya 
kayısı üretimi 2010 yılı itibariyle 3.442.450 ton civarındadır 
[7]. Bu üretim içinde Türkiye‟nin payı ise yıllara göre 
değişmekle birlikte genellikle 500 bin ila 800 bin ton  
arasındadır. Türkiye‟de en fazla kayısı üretiminin yapıldığı il 
olan Malatya‟da, üretilen kayısı miktarı 400.000 ton 
civarındadır. 2008 yılında Türkiye‟de 98.178 ton dolayında kuru 
kayısı ve 22.101 ton sofralık kayısı dışsatımı yapılmış, 
bunlardan da yaklaşık toplam 345.464.000 $ civarında bir gelir 
elde edilmiştir [8]. 
 
Türkiye‟deki kayısı çeşit ve tiplerinin bir kısmı Malatya Kayısı 
Araştırma İstasyonu‟nda yer alan koleksiyon parselinde koruma 
altındadır. Koleksiyon parselindeki çeşit ve tip sayısı yaklaşık 
285‟tir. Bu koleksiyon parseli 700 kayısı türü, çeşidi ve tipi 
içeren Ukrayna‟daki Nikita Botanik Bahçesi ve Özbekistan‟daki 
Bitki Endüstirisi Enstitüsü Orta Asya Deneysel Araştırma 
İstasyonu‟ndaki koleksiyon parsellerinden sonra [9, 10, 11] 
dünyadaki en büyük kayısı koleksiyonu konumundadır. 
Malatya‟daki bu kayısı koleksiyon parselinde Prunus armenica 
dışındaki türlerin ve Şarka‟ya dayanıklılık gösteren Orta Asya 
çeşit ve tiplerinin bulunmaması önemli bir eksikliktir. 
 
Şarka (PPV) Hastalığı 
 
PPV‟nin etmeni olduğu Şarka Hastalığı sert çekirdekli meyve 
grubunda en önemli hastalıklardan biri olup, ekonomik olarak 
çok önemli kayıplara neden olmaktadır [1]. Avrupa‟nın birçok 
ülkesinde hastalıklı ağaçlar sökülerek binlerce hektar bahçe 
bertaraf edilmiştir [2]. PPV, bitki hastalıklarının % 30‟undan 
sorumlu olan Potyviridae familyasının bir üyesidir. Avrupa‟nın 
neredeyse tamamına ve Akdeniz havzası ülkelerine yayılmıştır 
[12, 13, 14].  
 
Son 15 yılda, Şili‟de [15], Kanada‟da [16] ve ABD‟de [17] de 
tespit edilmiştir. Son olarak Japonya‟ya da hastalığın ulaştığı 
belirlenmiştir [18]. PPV, Türkiye‟de ilk defa 1968 yılında tespit 
edilmiştir. Türkiye‟de özellikle park alanlarında ve ev 
bahçelerinde süs bitkileri olarak kullanılan sert çekirdekli 
meyvelerde görülen hastalık, kayısı yetiştiriciliğinin yoğun 
olduğu Malatya‟da şu an için görülmemiştir [19, 20, 21, 22, 23].   
 
Hastalığın uzun mesafede yayılması, enfekteli fidan ve gözlerin 
bir bölgeden başka bir bölgeye transferi ile olmaktadır. 
Hastalığın yayılımı kısa mesafede ise yaprak bitleriyle 
gerçekleşmektedir. Yaprak biti, yaprak veya meyve dokusuyla 
beslendiğinde, böceğin bitki öz suyunu emdiği stilet organı, bitki 
veya meyve dokusuna girer ve buradaki öz suyu emer. Virüs bu 
emme esnasında yaprak biti tarafından çekilir ve stilet organı ile 
gıda kanalının duvarına yapışır. Virüs burada 3 saate kadar 
varlığını sürdürür. Bu üç saat içerisinde yaprak bitinin sağlıklı 
yeni bir bitkiye gidip, yeniden beslenmeye başlaması 
durumunda, virüs sağlıklı bitkiye taşınmış olur. Yaprak biti yeni 
bir bitkide beslenmeye başladığında, gıda kanalındaki virüsleri 
bu bitkiye aktarır. Böylece bitki enfekte olurken, böcek 
bünyesindeki virüsü tamamen boşaltır [24, 25]. 
 
 Afitlerin kimyasal uygulamalarla kontrolü etkin olmadığı için 
hastalığın yayılmasını kesin olarak engellemek mümkün değildir 
[26]. PPV‟ye karşı mücadele, koruyucu önemler almaktan 
ibarettir. Hastalığın erken teşhisi biyolojik, serolojik ve 
moleküler yöntemlerle yapılmaktadır [27, 28, 29, 30, 31, 32].  
Şarka simptomlarının görülmesi, virüsün grubuna, konukçu 
bitkinin türü ve çeşidine bağlı olarak 2-4 yıl sürebilir. Yaprakta 
soluk yeşil noktalar, halkalar ve çizgiler, meyvelerde halkalar ve 
lekeler, çürüme ve yumuşak çukurluklar oluşmaktadır. 
Meyvelerde enfeksiyonla beraber, şeker miktarında düşüş, tatta 
bozulma ve erken meyve dökümü gözlenir. 
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Plum Pox Virüsü (PPV) 
 
Günümüzde PPV‟nin yedi alt grubu tanımlanmıştır; M 
(Marcus) , D (Dideron), C (Cherry), EA (El Amar) , T 
(Turkey), W (Winona) ve Rec [33, 34, 35, 36, 37, 38]. En 
yoğun olarak görülen alt grup PPV-M ve PPV-D‟dir [31]. 
PPV-M grubu, Orta ve Doğu Avrupa‟da yaygın iken, PPV-D 
Batı Avrupa‟da gözlenmektedir. D ırkı ABD‟de belirlenmiş 
olup, eradike edildiği rapor edilmiştir [39]. Irkların hemen 
hepsi birkaç Prunus türünü ve birçok otsu bitkiyi konukçu 
olarak kullanır. PPV-D, erik, kayısı, nektarin ve şeftalileri 
enfekte ederken, kiraz ve vişnede hastalık oluşturmaz. 
Afitlerin D ırkının taşınmasında çok etkili olmadığı 
bilinmektedir. İlk defa Yunanistan‟da şeftalilerde belirlenen M 
ırkı, şeftalide ve kayısıda agresiftir [39]. M ırkının bitkiler 
arası taşınımında afitlerin rolü D ırkının taşınımından daha 
etkilidir. M ırkının yayılımı daha hızlı olup, virüsün 
eradikasyonu zordur. PPV-Rec alt grubu Orta Avrupa‟da [33] 
görülmektedir. PPV-C,  PPV-EA,  PPV-W yaygın değildir 
[40]. PPV-C ırkı sadece kiraz ve vişnede enfeksiyon 
oluşturmakta olup, Avrupa ülkelerinde tespit edilmiştir. PPV-
EA Mısır‟da kayısı dışında rapor edilmemiştir. PPV-W 
Kanada‟da yayınlanmış ve eradike edilmiştir. PPV-T ırkı 
sadece Ankara ve yöresindeki bahçelerde tespit edilmiştir 
[38]. Serçe ve ark. (2009), Ankara‟dan izole ettikleri virüsün 
nükleotid dizisini belirleyip, rekombinasyon tespit etmiş ve bu 
ırka T (Türkiye) adını koymuşlardır. T ırkı, PPV-M ve PPV-D 
ırkları arasında HC-Pro geni üzerinde tek bir homolog 
rekombinasyon sonucu oluşmuştur [38]. 
 
Plum Pox Virüs‟ü (PPV) 750 nm uzunluğunda ve 15 nm 
çapında bir tek iplikli RNA virüsüdür. RNA genom büyüklüğü 
yaklaşık 9.786 baz olup, tek bir okuma çerçevesinden 
oluşmaktadır. Bu tek okuma çerçevesi 350 kDa ağırlığında bir 
tek poliproteini kodlamakta olup, bu poliprotein, yine PPV 
genomu tarafından kodlanan üç enzim tarafından kesilip 10 
protein ürününe dönüştürülür [41]. Bu proteinler P1, HCPro, 
P3, 6K1, CI, 6K2, NIa-VPg, NIaPro, NIb ve CP‟dir. Şekil 1, 
PPV genlerini ve bu genlerin virüs genomu üzerindeki 
yerlerini ve genlerin yaklaşık büyüklüklerini göstermektedir. 
PPV ırklarının tüm genom dizi analizleri yapılmış [33, 34, 35, 
37, 38, 42, 43, 44, 45, 46] ve genomlar NCBI (National Center 
for Biotechnology Information) GeneBank‟a kaydedilmiştir 
(http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cg
i?id=12211). 
 
 
Şekil 1. PPV genlerinin genom üzerinde yerleri 
Türkiye‟de PPV-M [19, 20, 21, 47] yaygındır. PPV-Rec 
gurubu Isparta‟da tespit edilmiştir [48]. Ulubaş Serçe ve ark., 
(2011) PPV-T ırkını Ankara ve İzmir‟de tespit etmişlerdir 
[22].  Kayseri dâhil Türkiye‟de 56 ilde Şarka Hastalığı 
araştırılmış ve birçok ilde virüsün varlığı tespit edilmiştir [22, 
23, 49, 50].  
 
Kayısıda şarka ıslah çalışmaları ve dayanıklılık testi 
 
Şarka dayanıklılık çalışmaları 1980‟li yıllarda öncelikle 
dayanıklı çeşit ve tiplerin belirlemesi ile başlamıştır. İlk  
yapılan çalışmalarda doğal enfeksiyon testleri yapılmıştır. Bu 
testlerde test edilecek çeşit ve tipler hastalıkla bulaşık ağaçlarla 
yanyana dikilerek dayanıklılık tespit edilmiştir [51]. Aynı 
zamanda afitler aracılığıyla veya göz aşısı kullanılarak yapay 
enfeksiyon çalışmaları başlatılmıştır. Avantajları nedeniyle göz 
aşısı kullanılarak enfeksiyon bulaştırma hakim bir yöntem 
olmuştur [26]. Aşılama çalışmalarında GF-305 şeftali anaçları 
simptomları çabucak gösterdiği ve çok iyi bir PPV indikatör 
bitkisi olması nedeniyle tercih edilmektedir [52, 53, 54]. GF-
305 anacı kullanılarak kayısıda hastalığa dayanıklılığı 
belirlemede iki yöntem uygulanmaktadır. Birinci yöntemde GF-
305 tohum yada klon anacı üzerine test edilecek kayısı çeşit 
veya tipleri aşılanır. Kayısı gözü sürdükten sonra bu sürgün 
üzerine enfekteli göz aşılanarak hastalıkla kontaminasyon 
sağlanır [52, 55]. İkinci yöntemde ise önce GF-305 anacı 
hastalıkla bulaştırılır, daha sonra üzerine kayısı gözü aşılanır. 
Moustafa ve ark. (2001) yaptıkları çalışmada her iki yöntemi 
kıyaslamış ve ikinci yöntemin çok daha iyi sonuç verdiğini 
belirtmişlerdir [54]. Yapay inokulasyonlardan sonra, simptomlar 
gözlemlenir. Virüsün sürgünlerde varlığı genelde ELISA 
tekniğiyle belirlenir. Eğer simptom gözlenmez ve aynı zamanda 
ELISA testi ile de virüs tespit edilmezse, kayısı dayanıklı olarak 
tanımlanır. Simptom gözlenmediği halde, testler virüsün 
varlığını gösteriyorsa kayısı tolerant, virüs ve hastalık 
simptomları birlikte gözleniyorsa dayanıksız olarak tanımlanır.  
 
Virüs tespitinde yoğun olarak ELISA kulanılmakla beraber 
farklı serolojik ve moleküler yöntemlerde mevcuttur; PPV 
testinde kullanılan bazı yöntemler şunlardır; Immunocapture 
PCR(IC-PCR), reverse transcriptase PCR (RT-PCR), RFLP ile 
RT-PCR, PCR-ELISA, print-capture PCR ve entegre RT-
PCR/nested PCR  [28, 56, 57, 58, 59, 60, 61, 62, 63, 64, 65, 66, 
67]. Antibodies: 5B-IVIA [30] PPV için evrensel antibadidir. 
PPV-D ve PPV-M [30, 68]   ile PPV-C ve PPV-EA [68, 69, 70, 
71] hatlarına spesifik antibodiler piyasada mevcuttur. Clark ve 
Adams (1977) PPV için spesifik ELISA testini geliştirmiştir 
[72]. Moleküler olarak ta PPV kılıf proteinin karboksil ucunu 
amplifike edecek primerler ve yöntemler geliştirilmiştir. 
Amplifike olan ürünün sekanslanması [73, 74] ve yahut PCR ile 
direkt amplifikasyonu sonuçlarına göre PPV-D ve PPV-M 
ırkının varlığı test edilmiştir [73].  
 
Yapılan testeleme çalışmaları kayısı ve erikte sınırlı sayıda 
dayanıklılık kaynağının olduğunu [75], şeftali de ise 
dayanıklılık kaynağının bulunmadığını [76] göstermektedir. 
Kayısı dayanıklılık çalışmalarıyla Avrupa çeşitlerinin Şarka 
Hastalığı‟na dayanıksız olduğu belirlenmiştir [77, 78]. Yapılan 
bir çalışmada Hacıhaliloğlu dâhil Türkiye kayısılarının 7 
tanesinin ve 5 erik çeşidinin PPV‟ye dayanıksız olduğu 
belirlenmiştir [79]. Kuzey Amerika kayısı çeşitlerinden 
“Goldrich”, “Harlayne”, “Stark Early Orange”, “Stella” ve 
“Harcot” dayanıklı oldukları belirlenen ve üzerine yoğun olarak 
çalışılan çeşitlerdir. Akrabalık çalışmaları Kuzey Amerika‟ya 
dayanıklılığın Orta Asyadan taşındığını göstermektedir [9, 80, 
81]. Günümüzde yapılan birçok kayısı ıslah ve genetik 
çalışmasında, bu beş dayanıklı çeşit melezlemelerde ebeveyn 
olarak kullanılmakta ve ekonomik öneme sahip önemli kayısı 
çeşitlerine dayanıklılık aktarılmaya çalışılmaktadır. Kegler ve 
ark., (1998) 50 yıl süre ile Prunus familyasında yapılan 280 
Şarka‟ya dayanıklılık çalışmasını hazırladıkları derlemelerinde 
tartışmışlardır [26]. Martinez-Gomez ve Dicente, (2000) 
kayısıda yapılan dayanıklılık çalışmalarını özetleyerek kayısıda  
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tip ve çeşitlerin Şarka‟ya dayanıklılık durumlarını 
listelemişlerdir [75]. 1980‟lerden itibaren çeşitli Avrupa 
ülkelerinde melezleme yoluyla yeni çeşitlerin geliştirilmesine 
yönelik ıslah çalışmaları başlatılmıştır. Bu çalışmalarda 
dayanıklılık lokuslarının ekonomik önemi olan çeşitlere 
aktarılması amaçlanmıştır. İspanya [82, 83, 84], Yunanistan 
[85, 86], Fransa [55], İtalya [87] ve Çek Cumhuriyeti [88] 
kayısı ıslah çalışmalarının yürütüldüğü başlıca ülkelerdir. Bu 
çalışmalar sonucunda Yunanistan‟da „Lito‟ ve „Pandora‟, 
Fransa‟da „Avilara‟, Çek Cumhuriyeti‟nde „Leronda‟ 
geliştirilmiştir. ABD‟de son otuz yılda ıslah çalışmaları 
sonucunda 50 yeni çeşit piyasaya sürülmüştür. Bu çeşitler 
geliştirilirken PPV dayanıklılığı göz önünde 
bulundurulmamış ise de, hali hazırda PPV Amerika‟da 
eradike edilmiştir ve Amerika kayısı ıslahında bundan sonraki 
birincil hedef, geliştirilen yeni çeşitlerin PPV‟ye dayanıklı 
olmasıdır [89]. 
 
Moleküler haritalarda kullanılan SSR primerleri 
 
Dayanıklılığın genetiğini anlamaya yönelik çalışmalar 
doksanlar ve ikibinlerde yapılmıştır. Segregasyon 
populasyonları oluşturulmuş, moleküler marköler ile 
dayanıklılık geninin melez populasyona aktarımı birlikte 
analiz edilmiştir. 
İlk moleküler çalışmalarda RAPD (Random Amplification of 
Polymorphic DNA) ve AFLP (Amplified Fragment Length 
Polymorphism) kullanılmış [90] ise de SSR (Simple Sequence 
Repeats) primelerinin geliştirilmesiyle, çalışmalara bu primerler 
hakim olmuştur.1-6 tekrarlanabilir bölgeden oluşan SSR 
lokusları, kaynaklarına göre genomik ve EST (cDNA veya 
işlevsel) olarak ikiye ayrılırlar. EST markırlar genlerden 
geliştirildikleri için, bunların çeşit ve türler arası aktarımları 
daha yüksek oranda olur. Ayrıca önemli karakterleri kodlayan 
genlerin bulunmasında EST-SSR‟ların kullanılması başarı 
şansını arttırır. EST-SSR‟lar cDNA kütüphaneler kurulduktan 
sonra cDNA parçacıklarının sekanslanmasıyla keşfedilmektedir. 
SSR primerlerinin taksonlar arası korunduğu [102] ve türler 
arası amplifikasyonu [92, 105, 110, 111, 112] bilinmektedir. 
Prunuslarda SSR hangi türde olursa olsun bir defa 
geliştirildikten sonra diğer türlerde de kullanılabilmektedir. 
Şeftali primerlerinin kayısıya transferi % 50-60 oranındadır [9, 
110]. 360 üzerinde Prunus türlerine özgü SSR primeri 
geliştirilmiştir. Bunların birçoğu dayanıklılık genini bulmak için 
yapılan kayısı genetik haritalarında kullanılmıştır. Prunus 
türlerinde geliştirilen primerler Çizelge 1‟de özetlenmiştir. 
Şeftalide [92, 94, 99, 100, 105, 110, 113, 114], kiraz ve vişnede 
[96, 104, 105, 111]; bademde [93, 109, 113] ve erikte de [95] 
SSR primerleri geliştirip yayınlanmıştır.  
 
Tablo 1. Kayısıda Şarka‟ya dayanıklılık çalışmalarında kullanılan SSR primerleri 
Primerin adı Tür SSR kaynağı SSR sayısı Kaynak 
AMPA P. armeniaca Genomik 13 [91] 
AMPA P. armeniaca cDNA 8 [91] 
BPPCT P. persica  Genomik 39 [92] 
CPDCT P. dulcis Genomik 22 [93] 
CPPCT P. persica  Genomi 27 [94] 
CPSCT P. salicina Genomik 24 [95] 
EMPA P. avium Genomik 11 [96] 
EMPaS P. avium Genomik 7 [97] 
EPPB P. persica  cDNA 16 [98] 
EPPCU P. persica  cDNA 6 [99] 
M P. persica  cDNA 9 [100] 
MA P. persica  cDNA 44 [100] 
MD P. persica  cDNA 5 [101] 
PacC25 P. armeniaca cDNA 10 [102] 
PaCITA P. armeniaca Genomik 21 [103] 
Pce P. cerasus Genomik 7 [104] 
Pchems P. persica  cDNA 3 [105] 
Pchems P. persica  Genomik 12 [105] 
PMS P. avium Genomik 8 [104] 
PS P. cerasus Genomik 5 [104] 
UCD-CH P. avium Genomik 5 [106] 
UDA P. dulcis Genomik 29 [107] 
Aprigms P. armeniaca Genomik 10 [108] 
UDAp P. armeniaca Genomik 20 [109] 
TOPLAM 348  
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Şarka’ya Dayanıklılık Kaynakları ve Moleküler Genetiği 
 
Kuzey Amerika kayısı çeşitlerinden 10‟un üzerinde dayanıklı 
kayısı çeşidinin olduğu belirtilse de [75] ıslah ve genetik 
çalışmalarda  “Goldrich”, “Harlayne”, “Stark Early Orange”, 
“Stella” ve “Harcot” yaygın olarak kullanılmaktadır. 
 
“Stark Early Orange” (SEO) dayanıklılık kaynağı olarak 
fazlasıyla çalışılan bir çeşittir. Dayanıklı olduğu ilk defa 
1980‟de rapor edilmiştir [115].  Çeşitli çalışmalar bu çeşidin 
hem M hem de D ırkına dayanıklı olduğunu kesinleştirmiştir 
[116, 117, 118, 119, 120]. Bu duruma karşın, dayanıklılığının 
genetik mekanizması halen netleşmemiştir. Dosba ve ark.,  
(1991) Screara x SEO melezi 76 bitkide dayanıklılığın 3:1 
hassas/dayanıklı oranında görüldüğünü bu nedenle SEO 
dayanıklılığının iki genle kontrol edildiğini bildirmiştir [116]. 
Lambert ve ark. (2007), 76 F1 meleziyle yaptıkları çalışmada 
1:1 dağılımı ile uyumlu olarak %58.8 oranında dayanıklılık 
bulmuşlardır [121]. Bir yıl sonra Karayiannis ve ark. (2008), 
benzer segregasyon oranı bularak, dayanıklılığın dominant 
heterozigot bir lokus ile kontrol edildiğini belirtmişlerdir 
[118]. F2 ve BC1 (back cross–geriye melezleme) populasyonu 
kullanarak yapılan çalışmalar da dayanıklılığın dominant tek 
gen ile kontrol edildiği görüşünü desteklememiştir.  Vilanova 
ve ark. (2003) tarafından F2 populâsyonu kullanarak bir SEO 
melezi olan Lito çeşidi kendilenmiş ve melez populasyonda 
46 dayanıklı ve 30 hassas bitki oranı bulunmuştur. Bu 
sonuçlar tek dominant gen oranından (3:1) oldukça 
sapmaktadır [122]. Lalli ve ark. (2008) BC1 populasyonunda 
dayanıklılığı test etmişlerdir. SEO ile SEO melezi olan LE-
3218 (SEO x Vestar) melezlenmiş ve bu BC1 populasyonun 
da 13 dayanıklı 76 hassas bulunmuştur. Bu sonuçlar da aynı 
şekilde dayanıklılığın bir tek lokusla kontrol edildiği 
görüşüyle uyuşmamaktadır [123]. Son yıllarda yapılan yine 
iki Lito F1 populasyonu çalışması da Lito çeşidinde, SEO 
dayanıklılığının 1:1 oranında aktarılamadığı rapor edilmiştir 
[124, 125]. 
 
„Goldrich‟ çeşidi Dicenta ve ark. (2000)‟nın iki melez 
populasyonunda resiprokal olarak kullanılmıştır. Araştırıcılar, 
Goldrich çeşidinde PPV-D‟ye karşı dayanıklılığın dominant 
tek genle kontrol edildiğini, Goldrich‟in bu lokusta 
heterozigot olduğunu belirtmişlerdir [126]. Hurtado ve ark. 
(2002) ise Goldrich x Valenciano melezi populasyonunu yine 
PPV-D‟ye karşı test etmişler ve 21 dayanıklı, 60 hassas F1 
birey gözlemlemişlerdir [90]. Soriano ve ark. (2008), 
Goldrich çeşidini kullanarak ürettikleri iki F1 populasyonunda 
Goldrich dayanıklılık lokusunun tek dominant genle 
açıklanamayacağını belirtmişlerdir. Çalışmada Goldrich x 
Currot F1 bitkileri 21/60 oranında dayanıklı/hassas 
bulunmuştur. Goldrich x Canino ile melezlemesinde oluşan 
bir başka F1 populasyonunda ise bu değer 28/143 olarak 
bulunmuştur [124]. 
 
„Harcot‟ çeşidi Dondini ve ark. (2011) tarafından 
çalışılmıştır. 98 F1 populasyonu ile yürütülen çalışmada, F1 
bireyler % 80 oranında hastalığa hassas bulunmuş, dolayısıyla 
tek gen hipotezi bu çeşitte de desteklenmemiştir [125]. 
 
„Harlayne‟ PPV-M [117, 118, 127] ve PPV-D‟ye [120, 128] 
karşı test edilmiş ve oldukça dayanıklı bulunmuştur. 
Karayiannis ve ark. (2008) M ırkı testelerinde „Harlayne‟ 
dayanıklılığının dominant heterozigot bir lokus olduğunu 
belirtmişlerdir [118]. Pilarova ve ark., (2010) „Harlayne‟  
çeşidini anne ebeveyn  ve dayanıksız Vestar çeşidini baba 
ebeveyn olarak kullandıkları melezle populasyonunda 61 F1 
bitkisinin, %23.1 oranında M ırkına, %45.7 oranında D ırkına 
dayanıklı olduğunu belirtmişlerdir [129]. 
 
Bu konudaki en ilginç sonuçlar Marandel ve ark. (2009a)‟nın, 
147 F1 bitkisiyle yürüttükleri çalışmadan gelmiştir. Araştırıcılar, 
%5-%39 oranlarında etkili olan dört QTL bölgesinin Harlayne 
dayanıklılığını kontrol ettiğini rapor etmişlerdir [130]. 
 
„Stella‟ çeşidinde dayanıklılığın kontrolünün, bu konuda 
çalışılan diğer 4 çeşitten farklı olarak, dominant homozigot 
karakterde olduğu Dicenta ve Audergon (1998) tarafından 
belirtilmiştir [131]. Aynı şekilde Karayiannis ve ark., (2008) da 
Stella‟nın dayanıksız Bebeco çeşidi ile resiprokal melezlerinin 
yüzde yüz dayanıklı olduğunu bulmuşlardır [118]. 
 
Yapılan çalışmalar özetlenecek olursa bazı araştırmacılar 
dayanıklılığın bir tek genle kontrol edildiğini belirtmektedir 
[118, 126, 131, 132, 133]. Bununla beraber bazı araştırmacılar 
ise 2 genle [54, 116, 133, 134, 135] ve bir kısım araştırıcılar ise 
3 gen ile [133, 136, 137] kontrol edildiğini gösteren çalışmalar 
ortaya koymuşlardır. Kayısıda dayanıklılık lokuslarının 
bulunduğu genetik bağlantı grupları ve grupları destekleyen 
moleküler çalışmalar Çizelge 2‟de verilmiştir.  
 
Prunus davidiana‟dan gelen dayanıklılık çalışmaları hastalığın 
genetik kontrolünü daha karmaşık bir noktaya getirmiş, birçok 
dayanıklılık lokusu olduğunu göstermiştir [139, 140]. 
Dayanıklılığın genetik mekanizması ve dayanıklılığı kontrol 
eden lokusların sayısı tartışmalı da olsa, kayısı genomu birinci 
bağlantı grubunun üst kısmındaki bir major lokusun 
dayanıklılıkta oldukça etikili olduğunda fikir birliği söz 
konusudur. Ayrıca kayısıda dayanıklılık lokuslarını bulmaya 
yönelik yapılan çalışmalar Çizelge 3‟de özetlenmiştir. İlk defa 
dayanıklılık lokusu Goldrich x Valenciano [90] Bağlantı Grubu 
1 üzerine haritalanmıştır. Goldrich‟in PPV-D‟ye tolerant olduğu, 
Valenciano‟nun ise dayanıksıksız olduğu bilinmektedir [75, 
126]. Aynı sonuçlar daha sonra Goldrich x Currot F1 
populasyonuyla da onaylanmıştır (Soriano ve ark., 2008) [124]. 
Detaylı bir çalışmada Soriano ve ark. (2008), iki Goldrich ve iki 
Lito çaprazından elde edilen 4 populasyonda çalışmışlardır 
[124]. 
 
Tablo 2. Kayısıda dayanıklılık lokusları için önerilen bağlantı 
grupları 
 
F1 ve F2 populasyonlarında gözlenen değerlerin beklenen 
değerlerden (F1‟de 1:1 ve F2‟de 3:1) istatistiki olarak saptığını, 
dayanıklılığın iki bağımsız lokus tarafından kontrol edildiğini 
belirtmişlerdir. Bununlar beraber çalışmada Goldrich x Canino  
Grup1 
Destekleyen 
Çalışmalar 
Grup 2 
Destekleyen 
Çalışmalar 
Grup 3 
Destekleyen 
Çalışmalar 
[80] 
[121] 
[130] 
[121] 
[129] 
[90] 
[121] 
[123] 
[124] 
[125] 
[129] 
[130] 
[138] 
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populasyonundaki açılım değerleri 3 gen modeliyle 
açıklanmıştır. SEO‟dan geliştirilen F1 ve F2 populasyonları 
üzerinde [142] ve SEO çaprazı olan Lito‟da [122, 124] 
yapılan çalışmalar sonucunda BG1 ve BG5‟de minor QTL‟ler 
rapor edilmiştir [121]. BG1‟deki major QTL başka 
çalışmalarla da kesinleştirilmiştir [123, 138] . Minor 
dayanıklılık lokuslarının BG3 [121, 130] ve BG5‟de yer 
aldığı rapor edilmiştir [121, 129]. Marandel ve ark. (2009a, 
2009b) yaptıkları detaylı çalışmada QTL meta-analizi yaparak 
daha önceden yayınlanan 6 çalışmayı birleştirerek BG1 ve 
BG3 üzerinde 4 bölge tespit etmişlerdir [130, 139]. 
Görüldüğü üzere bu çalışmalar sonucunda dayanıklılık 
lokusunun ve dayınımının mekanizması tartışmalıdır 
[140].BG1 lokusunu belirleyebilmek için var olan BAC 
(Bacterial Artificial Choromozome) kütüphanesi [122]  
kullanılarak BG1 sekanslanmış, oluşturulan BAC 
kütüphanesinden DNA parçalarından SSR markırlar 
geliştirilmiştir [108].İki SSR markırının („ssrPACITA5‟ ve 
„ssrPaCITA17‟)  markır destekli seleksiyon çalışmalarında 
(MAS) kullanılabileceği belirlenmiştir [124]. Sicard ve ark., 
(2008) bu iki SSR markıra ilave yeni markırlar da 
belirlemişlerdir. Primerler geliştirilmesine rağmen henüz major 
gen keşfedilememiştir. Yeterli markırlarla doyurucu ve iyi (fine 
mapping) haritaların kurulmaması nedeniyle bu gene 
ulaşılamamaktadır [138]. Daha fazla moleküler markırların 
geliştirilmesi ve doygun haritaların (saturated maps) yapılması 
[138] için dayanıklılık gen veya genleriyle yüzde yüz tam 
bağlantı (co-segregation) gösteren markırlar bulunmalı ve daha 
sonra genler izole edilmeli, karakterizasyonu tamamlandıktan 
sonra dayanıklılık mekanizması netleştirilmelidir. 
 
1: Tekerrür sayısı, 2: Fenotipik gözlem süresi (yıl), a: Sadece Bağlantı Grubu 1 çalışılmıştır. 
*: Bu çalışmada Hurtado ve ark., (2002)‟nın oluşturduğu populasyona yeni markırlar eklenmiştir. 
Popula. Ebeveyn Kaynak Irk 1 Anaç Yöntem 2 BG Literatür 
118-F1 Lito x BO81604311 SEO D, M 5 Myro 29 C  GF-305 ELISA 3 1 a [125]* 
20-F1 Lito x BO81604311 SEO D, M 5 Myro 29 C GF-305 ELISA 2 1 a [125] 
98-F1 Harcot x R. D‟Imola Harcot D, M 5 Myro 29 C GF-305 ELISA 3 1 a [125] 
65-F1 Harlayne x Vestar Harleyne D, M 4 Çöğür DASI-ELISA 2 1,5 [129] 
107-F1 Harlayne x Marlen Harlayne Rec - - ELISA 5 1,3 [130] 
81-F1 Goldrich x Currot Goldrich D 12 GF-305 DASI–ELISA  1 [124] 
81-F2 Lito x L-98 SEO D 12 GF-305 DASI–ELISA  1 [124] 
249-F2 L x L-00 SEO D 12 GF-305 DASI–ELISA  1 [124] 
171- F1 Goldrich xCanino Goldrich D 12 GF-305 DASI–ELISA  1 [124] 
67-BC1 SEO xLE-3218 SEO M  - ELISA 2 5 1 [123] 
81-F1 Goldrich xCurrot Goldrich - - - - - 1 a [138] 
220-F1 Polonais xSEO SEO - - - - - 1 a [138] 
220-F1 Polonais xSEO SEO D 3 GF-305 DASI–ELISA 2 1,3,5 [121] 
76-F2 Lito x Lito SEO D  GF-305 
DASI– ELISA, RT-
PCR  1 [122] 
81-F1 Goldrich x 
Valenciano 
Goldrich D 
6 
GF-305 DASI–ELISA, RT-
PCR  
1-
2 
1 [90] 
 
SONUÇ 
Kayısıda Şarka Hastalığına dayanıklılığın genetiği ve 
moleküler mekanizması; a) moleküler primerlerin 
geliştirilmesi, b) segregasyon populasyonlarının 
oluşturulması, c) genetik haritaların yapılması, d) dayanıklı 
çeşit ve tiplerin orijinlerinin moleküler markırlarla 
belirlenmesi üzerinden yürütülmektedir. Dayanıklı donör 
ebeveynlerle dayanıksız ebeveynlerin melezlenmesinden 
oluşan segregasyon populasyonlarında, dayanıklılık melez 
bitkilerde biyolojik ve serolojik yöntemlerle belirlenmeli ve 
aktarım oranlarının Mendelyan ve Non-mendalyan 
hipotezlerle sınanması suretiyle dayanıklılığın genetiği 
belirlenmektedir. Fenotipik gözlemler gibi moleküler 
markırlarında melez bitkilerde dağılımının belirlenmesi ve 
uygun yazılımlarla genetik haritaların kurulması kayısıda 
dayanıklılığın moleküler mekanizması çalışmalarını 
oluşturmaktadır. Yapılan iki çalışma Stella dayanıklılığının 
yüzde yüz melez bitkilere geçtiğini göstermektedir. Stella 
dışında dayanıklı kayısı çeşitlerinde yapılan segregasyon 
çalışmalarının bir kısmı dayanıklılığın tek lokusla, bir kısmı 
iki veya daha fazla lokusla kontrol edildiğini rapor etmiştir. 
Birbiriyle çelişen sonuçlar rapor edilse de, BG1‟in üst 
kısmında yer alan bir lokusun dayanıklılığın %70‟inden 
sorumlu olduğu, 3. ve 5. bağlantı gruplarında da minör 
lokusların yer aldığı genel kanıdır. Kayısıda BAC  
kütüphaneler kurulmuş ise de doygun genetik haritaların mevcut 
olmaması nedeniyle bu gene ulaşılamamıştır.  Dayanıklılık 
lokusuyla birlikte aktarılan yani dayanıklılık geni ile yüzde yüz 
bağlantılı markırların bulunması genin izolasyonunda ve ıslah 
çalışmalarında önemli olacaktır. 
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